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当研究グループは，基本構造予測研究チーム，基本構造機能研究チーム，基本構造解析研究
チーム，および，標識技術高度化研究チームからなり，タンパク質の構造と機能の体系的な理解
を進めている。タンパク質の立体構造を構成する基本構造（ドメイン）は約 1万種類が存在する
と推定されている。当研究グループは，体系的な立体構造および機能解析のためにタンパク質試
料を cDNAクローンから調製する有力な方法として，無細胞タンパク質合成法の改良を進め，タ
ンパク質を全長またはドメイン毎に高機能に発現する理論的・実験的手法を開発している。NMR
構造解析法と X線結晶構造解析法を用いてこれらの構造を解析しドメイン構造に関する知見を集
積するとともに，構造解析法の改良研究や相互作用分子の検索等の分子機能研究を進めている。

1. 基本構造予測研究
（1）ドメイン構造境界の予測技術（黒田，福島，田中（剛），
田村，奥村，山本，近山，赤沼＊1，宮崎 ＊2，横山，松尾，
谷（ゲノム情報科学研究グループ））
従来のドメイン同定法は直感的な要素が極めて大きく，タ

ンパク質の構造ドメインに相当する配列領域を理論的に予
測する手法はほとんど存在しない。我々は，現在までの研究
でアミノ酸配列から構造ドメインに相当する領域を推定す
る方法の 1つとして，配列相同性に基づくタンパク質ドメ
インの同定法を試みた。既知の単一ドメインタンパク質は
200～300残基のサイズである。また，各ドメインは，構造
的に独立してフォールドし，進化的に異なる起源を有する
と考えられる。そのため，1つのタンパク質の配列（問い合
わせ配列）に対して配列データベースで相同配列の検索を
すると，そのタンパク質の配列上に存在する各ドメインに
対応して検出される相同配列の数や，その分岐の程度が異
なってくると考えられる。このような仮定に基づき，我々は
BLASTのデータベース検索の結果を自動的に解析し，問
い合わせ配列の各サイトに対して，類似配列の検出される
数を割り当て，その数が急激に変化するサイトを構造ドメ
イン境界候補として予測するプログラムを開発した。この
プログラムの適用の結果，類似配列が数多く検出される領
域は，50%以上の確率で構造ドメインと一致することが確
認された。
また，ドメインリンカー領域における配列パターンの特徴

を抽出し，それをリンカー領域識別に利用するため，ニュー
ラルネットワークを構築した。ニューラルネットワークは
理工学の様々な分野で応用されてきたパターン認識法であ
り，生物学においてもアミノ酸配列や核酸配列からの構造
予測やシグナル予測に利用されている。今回，このニューラ
ルネットワークの解析からドメインリンカーの配列パター
ンの特徴が確認された。例えば，プロリン残基の出現率は
ドメインリンカーの中心部で高く，ヒスチジン残基はドメ
インリンカーの C-末端での出現率が低いことなどが判明し
た。また，このニューラルネットワークを用いて多ドメイ
ンタンパク質のリンカー領域を予測したところ，50-60%程
度の適中率を示した。

（2）ドメイン境界の実験的検討（木川，関，横山）
上記の理論的なドメイン境界予測とは独立に，実験的に

ドメイン境界を同定する手法も必要である。そこで，無作
為に断片化した cDNAを GFPレポータータンパク質との
融合体として発現させ，GFPの蛍光強度を指標にして可溶
性が高いタンパク質断片を選択することにより，ドメイン
境界を実験的に同定する手法を構築した。マウスの Grb2

タンパク質にこの手法を適用したところ，GFPの蛍光強度
と断片化タンパク質の可溶性は良く一致し，可溶性の高い
断片化タンパク質の境界は，Grb2 タンパク質の立体構造
上のドメイン境界と極めて良く一致した。現在，この手法
をマウス cDNAに適用して，ドメイン境界の同定を進めて
いる。
（3）ターゲットリストの作成（白水，胡桃坂，横山；松
尾，谷，長内（ゲノム情報科学研究グループ））
立体構造および機能解析のためのターゲットタンパク質

を多数の候補タンパク質群の中から選択するためのシステ
マティックな手続きを作成し，それをマウス・ヒト・線虫・
シロイヌナズナ・高度好熱菌由来のタンパク質データに対し
て適用した。優先順位付けの基準として，（ i）後生動物に特
異的に分布するもの，（ ii）シグナル伝達系，（ iii）DNA/RNA
結合タンパク質，（ iv）疾患関連，（v）リボソーム・ミトコン
ドリア局在，を用いた。これらの基準による優先順位付け
に基づき，構造決定のターゲットを選択することになる。な
お，配列情報解析の結果，構造既知のホモログが検出され
たものや，水溶性球状でないと推定されるタンパク質（ド
メイン）の優先度は低くした。その結果に基づき，各配列
のターゲットとしての優先度を考察した。

2. 基本構造機能研究
（1）新規のタンパク質分子間相互作用解析手法開発（廣
田，淺沼，福沢 ＊3，佐々木 ＊2，柞木 ＊2，横山）
cDNAライブラリー由来の非常に多種類の機能未知タン

パク質について，その機能解析を行うハイスループットな
新手法の開発が急務である。対象は多検体のタンパク質で，
分子間相互作用する相手（リガンド）はタンパク質・核酸・
低分子等の広範な種類の化合物である。第一の解析手法と
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して，MALDI/TOF型の質量分析計における新しいイオン
化ターゲットの開発研究を行った。従来法よりもイオン化
効率・選択性を向上させるために，イオン化用ターゲット上
にアルキル鎖と PEG（ポリエチレングリコール）等からな
るリンカーを自己組織化膜として形成・固定化した。リン
カーの先には自己組織化の前あるいは後にリガンド分子を
共有結合させた。検体であるタンパク質混合物とインキュ
ベート・洗浄後に，分子間相互作用しているタンパク質が
高選択的に検出できることを確認した。現在，更に高感度・
高選択性に分子間相互作用を検出できるようにターゲット
表面の性質・形状に関する考察を行っている。第二の解析
手法として，ESI/Q-TOF型の質量分析計における新規分
子間相互作用解析法の開発研究を始めた。従来法が汎用性・
ハイスループット解析に適さない問題点を詳細に解析中で
ある。その他，表面プラズモン共鳴，NMR等を用いた分
子間相互作用解析の新手法開発の検討を開始した。
（2）特定リガンドと相互作用するタンパク質（ドメイン）
の探索（廣田，濱田，伴，山崎，國島 ＊4）
特定リガンドとしてタンパク質・核酸・低分子等の広範な

種類の化合物を対象とし，標的タンパク質探索法の一般化
を視野に入れて研究を行っている。たとえば，生物活性天
然有機化合物のうちでその受容体・標的タンパク質が知ら
れているものは極くわずかであるので，数種類の生物活性
化合物についてその標的タンパク質の探索研究を開始した。
強力な細胞毒性を有する海綿由来の onnamide Aについて
は，そのカルボン酸部位を修飾してアフィニティーマトリッ
クスを調製したので，次にこれと特異的に分子間相互作用
するタンパク質をウシ脳抽出物から数種見いだし，それら
の精製を試みている。マボヤ幼生に対する変態誘起活性が
報告されている数種の低分子化合物については，受容体特
定のプローブ作製のために複数の誘導体を調製した。誘導
体化により活性が消失されなかった数種の誘導体について，
受容体タンパク質の特定を目指した実験を開始した。

3. 基本構造解析研究
（1）無細胞タンパク質合成法（横山，木川，白水，矢吹，
布川，関，松田（貴），元田，松田（夏），齋藤，沈，淺沼，
五島，田島，遠藤＊5，堀＊3，澤崎＊3，長谷川＊3，濡木＊3，
葛西＊2，児玉 ＊2）
我々は，無細胞タンパク質合成系を核として，cDNAライ

ブラリーにコードされた多数のタンパク質を，同時並行的
に，迅速に発現調製する系を構築した。主にマウスの cDNA
について，His-tag fusionないしはGST-tag fusionの形で発
現し，合成量や可溶性の解析を行った。668クローン，1154
コンストラクトについての解析の結果，約 1/4のコンスト
ラクトについて比較的十分な合成が確認できた。また，一
部のコンストラクトについては，15N標識タンパク質を調
製して HSQCスペクトルを測定した。
大腸菌エクストラクトを用いた無細胞タンパク質合成法，

特に，透析法に関して，反応液の組成や反応器具などの反
応条件の検討を行った。その結果，1mLの反応液を用いて
8 時間で 7mg 以上のタンパク質を合成することが可能に
なった。
X 線結晶解析法による立体構造決定においては，セレ
ノメチオニン（SeMet）導入タンパク質と多波長異常分散

（MAD）法を組み合わせることにより，位相決定が迅速に
行える。そこで，無細胞タンパク質合成法を用いた SeMet

導入タンパク質の調製を検討した。SeMet導入 Rasタンパ
ク質を調製し質量分析計により分析した結果，SeMetの導
入率は 95%以上と極めて高かった。このタンパク質の結晶
を作製して（空間群 P6522），SPring-8の BL44B2ビーム
ラインでMAD法の測定を行い，2.0 Å分解能のデータを得
ることができた。このデータを用いて決定した立体構造は，
既に決定されている Rasタンパク質の構造と同じであった。
無細胞系により SeMet導入タンパク質を調製してMAD法
を用いて立体構造を決定することにより，ハイスループッ
トな立体構造決定が可能となる。
一方，コムギ胚芽を用いる無細胞タンパク質合成システ

ムを用いて，このシステムがアラビドプシス cDNAライブ
ラリーからのタンパク質発現に利用できるか否かを試験し
たところ，良好に機能することが分かった。
（2）立体構造解析法の改良（伊藤，稲垣＊5，中村＊5，木
寺 ＊3，城所＊3，曽田 ＊3，藤 ＊3）
様々な生物現象においてタンパク質と核酸の相互作用は

極めて重要な役割を担っているが，核酸結合部位の立体構
造や核酸認識のメカニズムの詳細な解析を NMRを用いて
行うことは困難であった。我々はタンパク質の 1H核と核
酸の 31P核の間の水素結合を同定する手法を新たに開発す
ることに成功し，さらに配向した試料を用いて 31P核の周
辺の構造情報を残余双極子カップリングとして取り出すこ
とにも成功した。これらの成果によって核酸結合タンパク
質のより詳細な構造解析が可能になると考えられる。
さらに，立体構造解析法の改良の基盤研究として，本年
度は立体構造情報自体の解析の高度化を進め，基本構造の
理解のために，以下の 3つの視点から解析を進めた。第一
に，タンパク質立体構造の分類に用いる立体構造比較の新
しい方法論として，Double DP法の統計力学的記述による
確率的アラインメント法を開発した。この方法によって，従
来法のように最適解 1つを与えるだけではなく，すべての
sub-optimalな解を同時に与えることができ，類似性の低い
構造間の比較により正しい尺度を与えることができるよう
になり，立体構造の基本形の分類がより正しくなるものと
期待できる。第二に，タンパク質の残基間空間距離とアミ
ノ酸配列上の距離の情報に基づいて，タンパク質の部分構
造を比較・分類する新しい指標を検討した。特に部分構造
間の相対エントロピー尺度を用いて，様々な条件で立体構
造データベースを検索したところ，立体構造の類似度の高
いものだけでなく，構造が大きく異なる立体構造間の定量
的な比較において有用であることが示された。
天然配列と，それから発生させたランダム配列の比較か

ら，天然配列に特異的な情報を抽出する方法を考案した。
その実行により，天然配列では，アミノ酸の疎水性因子が
二次構造と結びつく形で，アミノ酸の一次構造の並び方に
影響することが判明した。そこで第三に，タンパク質の立
体構造形成の重要な要素である疎水核を，原子座標データ
から自動的に同定するプログラムを開発した。これを用い
て SCOP分類により異なる折り畳みを持つ 108個の構造の
疎水核を決定し，統計的解析を行った。その結果，（ i）全残
基の内で疎水核に属する残基の割合は，約 1/4である，（ ii）
β シートより α ヘリックスに属する非極性残基の方が疎水
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核を形成し易い，（ iii）疎水核内では，残基の占有体積が外
部より約 8%小さく，原子団が密に充填されている，等が分
かった。
次に，タンパク質の立体構造と機能との関連を，従来と

は異なる分子表面の形状と物性の見地から分類・整理し，そ
の分類をもとにして各タンパク質の分子機能への関連付け
を試みた。分子表面（コノリー面）を構築する三角形の頂
点における電位と疎水性・親水性に対応づける。この表面
画像をカラーで図示し，electrostatic-surface of Functional
site（eF-site）と呼ぶデータベースとしてインターネットで
公開した。ここでは，機能部位と関連させるため，抗体分
子の抗原認識部位，アミノ酸配列上のモチーフ・データベー
ス PROSITEに対応したもの，リン酸結合部位に特化した
もの，酵素活性部位を集めたもののそれぞれのデータベー
スを開発した。これら表面図形を客観的に識別し，表面の
分類を行うため，グラフ理論であるクリーク探索の手法を
開発した。表面形状と物理化学的特性の類似性をスコアと
して，他の多くの分子表面間との比較とから Zスコアを求
め，識別を行った。抗体の例において同一の抗原に対する抗
体が他の抗体から識別されたり，酵素の活性部位がフォー
ルドとは別に識別できていることが示された。
（3）基本構造の解析（横山，伊藤，木川，胡桃坂，白水，
寺田，橋本，井上（み），関，立田，五島，Trakhanov，菊
地，井上（真），小柴，畑中，堀，新野，和田，仲野，奥村，
福島，松本，シータ山口，石塚，佐伯，香川，田中（祥），
藤川，江田，榎本，中田，濱田，淺沼，廣田，井上（匡），
前田，好田，五味 ＊1，北畠 ＊1，倉光＊5，西村 ＊5，金＊3，
林 ＊3，濡木＊3，河合 ＊3，遠藤 ＊2，深井＊2，深津 ＊2，後
藤 ＊2，石井＊2，石谷 ＊2，勝木 ＊2，桂 ＊2，栗本＊2，中間
＊2，岡部＊2，佐藤＊2，仙石＊2，進藤＊2；柴田（遺伝生化
学研）；荒田（研究顧問））
テロメアの長さを制御しているタンパク質としてヒトで

は hTRF1が知られている。hTRF1と DNAの複合体構造
をNMRで解析したところ，DNA結合ドメインにあるMyb
様モチーフは 3本のヘリックスを持ち 3本のヘリックスは
3個の Trpを含む疎水的なコアで安定化されていた。DNA
と相互作用する部分は，3番目の認識ヘリックスとフレキ
シブルアームと呼ばれる N末端領域である。認識ヘリック
スが DNAの大きな溝に入り，N末端が DNAの小さな溝
から巻き付くように結合する。TRF1の 1個のMyb様構造
モチーフの DNA結合ドメインがタンデムに繰り返してい
る中の GGGTTA配列を認識する。
出芽酵母のテロメアに結合するタンパク質としては

scRap1が知られている。最近 scRap1 のヒトホモログが
クローニングされ hRap1と名付けられた。ただし hRap1

は全く DNAに結合しない。むしろ hRap1は hTRF1のホ
モログである hTRF2に結合するタンパク質として同定さ
れた。我々は hRap1の Myb様モチーフの構造を NMRを
用いて決定した。構造解析の結果今までのMyb様モチーフ
のフォールドと全く同じフォールドであったが，明らかに
表面構造が異なっていた。
ヒト CENP-Bは，塩基配列特異的にセントロメア領域

DNAに結合する。我々は，CENP-Bの DNA結合ドメイ
ン（CENP-B 1-129）とその認識配列 DNAとの複合体の
立体構造を，X線結晶構造解析によって 2.5 Åの分解能で

決定した。その結果，CENP-Bに結合した DNAは，特徴
的な湾曲構造を形成していた。一方，CENP-B 1-129は，5
つの α-helixからなる domain 1と 3つの α-helixからなる
domain 2がタンデムに並ぶ高次構造を形成していた。そし
て，domain 1および domain 2それぞれの 3つめの α-helix

が，DNAの major grooveに直接結合し，RP1と RP2の
間の領域に存在するストランドが DNAの minor grooveに
結合し，それによって DNAが局所的にキンクされること
が明らかになった。
DNA複製開始調節タンパク質である SeqAについて，結

晶化を行うために，全長 SeqAと N末端欠失 SeqA 5種類
のタンパク質を大腸菌で大量発現させ精製した。そして，
SeqADNA結合ドメインとヘミメチル化 DNAとの複合体
の結晶化を行い，SPring-8において X線回折実験を進めて
いる。
PhoBは大腸菌内の 2成分制御系の転写因子である。PhoB

が結合する Phoボックスには 2 個の PhoB 結合部位があ
る。2個の DNA結合ドメインと Phoボックスを含む十分
に長い DNAとの複合体の高次構造を，TROSYタイプの
NMRの実験を行って解析した。PhoBの 3番目のヘリック
スが DNAの大きな溝に収まり特異的に認識し，さらに C

末の β ターンが DNAの小さな溝でリン酸骨格と相互作用
し，PhoBは 2個の PhoB結合部位にタンデムに結合する
ことが判った。またそのときに DNAが大きく湾曲するこ
とが示唆された。
tRNAやリボソーム RNA（rRNA）の転写後修飾は，こ

れらの RNAの構造の安定化ならびにリガンドとの相互作
用を補強し，遺伝暗号の翻訳過程に寄与している。これら
RNAの転写後修飾を触媒する酵素は，遺伝子の同定もまだ
あまり行われていない。我々は，高度好熱菌由来の rRNA

メチルトランスフェラーゼ（rrmh）および超好熱古細菌由
来のアーケオシン tRNAグアニントランスグリコシラーゼ
（ArcTGT）について，MAD 法を用いた X 線結晶構造解
析により高次構造を 2.4 Åおよび 2.2 Åの分解能で決定し
た。その結果，rrmhに関しては，RNA結合ドメインと考
えられる N 端ドメインと触媒ドメインと考えられる C 端
ドメインを持つことが分かり，興味深いことに N端ドメイ
ンは，真核生物のリボソームタンパク質 L30などの構造と
極めて似た構造を持ち，リボソームタンパク質を擬態する
ことで，リボソーム RNAに結合すると考えられた。C端
側には，新規の knot fold（結び目構造）を見いだし，これ
が酵素触媒部位の構築に必須であることを発見した。さら
に，ArcTGTに関しては，基質（グアニン，preQ0）との
複合体の構造を解明することで，酵素の触媒機構のモデル
を構築することに成功した。
また，リボソームタンパク質の 1つである L28について

は，NMR法により立体構造解析を試みた。15N標識，お
よび 13C15N標識した L28タンパク質を調製し，帰属を試
みた結果，N末端側は構造をとっていないことが分かった。
ケミカルシフト値より，中央部分は，β-sheet構造，C末側
は α-helix構造をとっていることが推測された。
さらに，機能未知タンパク質 258（Tth258）についても
立体構造解析を行った。Tth258およびそのホモログは真正
細菌ゲノムに広く見いだされることから，生物学的に重要な
機能を果たすと予想されるが，機能既知のタンパク質とは 1
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次配列上のホモロジーがないため，これまでその機能は全
く未知であった。そこで Tth258の立体構造をNMR法によ
り解析したところ，そのフォールディングは，βββαβαβ を
コアとする “RNase H-like fold”をとることが明らかとなっ
た。これを受けて DNA 結合活性を測ったところ，2 重鎖
DNAとの顕著な結合能が確認された。したがって，Tth258
は核酸の代謝系に関わる新規ヌクレアーゼである可能性が
高いことが示唆された。
細胞膜に存在するレセプターは，基質と結合するとエンド

サイトーシスと呼ばれる過程を経て細胞内へと取り込まれ
る。我々はこの過程に関わる ENTHドメインが，リン脂質
の一種である PI(4,5)P2と結合することを初めて発見した。
また NMRを用いることで，ENTHドメインの立体構造上
に存在する正電荷を持つアミノ酸に富んだ領域が PI(4,5)P2

のリン酸基の結合部位であることを明らかにした。さらに
変異体を用いた実験により，エンドサイトーシスが正常に
機能するためにはこの結合が必須であることを発見した。
以上の成果はがんや脳疾患の研究に寄与し，新たな治療法
の開発につながることが期待される。

4. 標識技術高度化研究（甲斐荘＊5，早野，吉岡，桑迫，
横山）
安定同位体標識高度化チームの最終目標は，安定同位体

標識タンパク質を利用し，NMRによる立体構造決定の迅
速化・高精度化を同時に図ることにある。本年度において
は，均一二重，三重標識タンパク質の調製に利用するため
の 13C，15N-二重標識アミノ酸の微生物発酵による多量生
産（Ser, Thr）および培養クロレラ菌体からの 2H，13C，
15N-三重標識アミノ酸混合物の調製を行った。これらのア
ミノ酸，アミノ酸混合物は大腸菌の無細胞抽出液を用いる
タンパク質発現に利用できることを確認した。

＊1 基礎科学特別研究員，＊2 研修生，＊3 共同研究員，＊4 研
修生（立教大大学院），＊5 客員主管研究員
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会年会シンポジウム，神戸，12月 (2000).

横山茂之，木川隆則: “無細胞タンパク質合成法の構造・機
能ゲノム科学への応用”, 第 23回日本分子生物学会年会
テクニカルセミナー，神戸，12月 (2000).

黒田裕，横山茂之: “構造ゲノム科学を支援するためのド
メイン構造解析”, 第 23回日本分子生物学会年会ワーク
ショップ，神戸，12月 (2000).

廣田洋: “タンパク質の構造・機能研究におけるNMR技術”,
2000年度第 3回超伝導応用研究会シンポジウム/第 8回
冷凍部会例会，横浜，1月 (2001).

古川浩康，濱田季之，廣田洋，武藤裕，横山茂之，芳賀達也:
“ムスカリン性アセチルコリン受容体に結合した低分子リ
ガンド類の構造解析研究”, 研究領域「脳を知る」のシン
ポジウム，(CREST), 東京，1月 (2001).
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関根俊一，濡木理，Vassylyev D. G.，横山茂之: “グルタ
ミル tRNA 合成酵素による基質認識のメカニズム”, 第
14回日本放射光学会年会・放射光科学合同シンポジウム，
(科学技術振興事業団), 広島，1月 (2001).

柴田武彦，美川務，井川粛子，胡桃坂仁志，横山茂之，伊藤
隆: “染色体組換えにおける RecA/Rad51 属蛋白活性の
調節機構”, 第 18 回染色体ワークショップ，葉山，1 月
(2001).

香川亘，胡桃坂仁志，柴田武彦，横山茂之: “ヒト Rad52タ
ンパク質の X線結晶構造解析”, 理研シンポジウム「構造
生物学 (VI)」，和光，1月 (2001).

田中祥徳，胡桃坂仁志，濡木理，深井周也，河口真一，幾田
まり，岩原淳二，岡崎恒子，横山茂之: “ヒトセントロメ
ア結合タンパク質 CENP-Bと CENP-B box DNA複合
体との X線結晶構造解析”, 理研シンポジウム「構造生物
学 (VI)」，和光，1月 (2001).

白水美香子，寺田透，藤森文啓，伊藤隆，木川隆則，内田
隆史，横山茂之: “ペプチジルプロリルシス/トランスイ
ソメラーゼ hPar14の NMRによる構造解析”, 理研シン
ポジウム「構造生物学 (VI)」，和光，1月 (2001).

菊地淳，木川隆則，横山茂之: “遠位 NMR情報によるタン
パク質の立体構造解析”, 理研シンポジウム「構造生物学
(VI)」，和光，1月 (2001).

小林慎一郎，野嶽勇一，本島浩之，石嶋潤，増井良治，中川
紀子，柴田武彦，井上頼直，横山茂之，倉光成紀: “高度
好熱菌 Thermus thermophilus HB8量産化タンパク質の
効率的精製系の構築”, 理研シンポジウム「構造生物学
(VI)」，和光，1月 (2001).

桂康洋，白水美香子，濡木理，井上みお，柴田武彦，井上
頼直，倉光成紀，横山茂之: “高度好熱菌 Thermus ther-

mophirus HB8アミノトランスフェラーゼの X線結晶構
造解析”, 理研シンポジウム「構造生物学 (VI)」，和光，1
月 (2001).

井上真，木川隆則，白水美香子，立田由里子，井上みお，河口
真一，柴田武彦，井上頼直，倉光成紀，横山茂之: “高度
好熱菌機能未知タンパク質 258の溶液構造”, 理研シンポ
ジウム「構造生物学 (VI)」，和光，1月 (2001).

横山茂之: “細胞情報システムの構造生物学”, 理研シンポジ
ウム「構造生物学 (VI)」，和光，1月 (2001).

小柴生造，木川隆則，菊池章，横山茂之: “細胞情報伝達に
関わる機能ドメインの NMRによる構造解析”, 理研シン
ポジウム「構造生物学 (VI)」，和光，1月 (2001).

柊元睦子，濡木理，杉谷博士，古山俊介，白水美香子，堅田
利明，平林義雄，横山茂之，横山（原）三紀: “細胞表面
抗原 CD38とガングリオシドの複合体の X線結晶構造解
析”, 理研シンポジウム「構造生物学 (VI)」，和光，1 月
(2001).

柴田武彦，西中太郎，美川務，相原秀樹，胡桃坂仁志，横山
茂之，伊藤隆: “相同的 DNA組換え研究における構造の
生物学”, 理研シンポジウム「構造生物学 (VI)」，和光，1
月 (2001).

寺田貴帆，濡木理，深井周也，嶋田睦，栗本一基，石谷
隆一郎，布川（山口）絵未，木川隆則，横山茂之: “超
好熱古細菌由来クラス Iリシル tRNA合成酵素 (LysRS)
の X 線結晶構造解析”, 理研シンポジウム「構造生物学

(VI)」，和光，1月 (2001).

半田徳子，濡木理，栗本一基，深井周也，金仁実，坂本博，
志村令郎，武藤裕，横山茂之: “分解能 1.7 Åで得たショ
ウジョウバエ Sex-Lethalタンパク質・トランスフォーマー
mRNA前駆体複合体の結晶構造”,理研シンポジウム「構
造生物学 (VI)」，和光，1月 (2001).

木川隆則，菊地淳: “理研におけるハイスループットなNMR
構造決定への取り組みについて”, 公開シンポジウム「新
時代の NMR蛋白質構造解析技術」，(理研GSCタンパク
質構造・機能研究グループ), 和光，2月 (2001).

倉光成紀，増井良治，黒川顕，安永照雄，横山茂之: “「高度
好熱菌丸ごと一匹プロジェクト」のためのゲノム解析”,
第 3回ワークショップ「微生物ゲノム研究のフロンティ
ア」，(統合ゲノム), 木更津，2月 (2001).

横山茂之: “構造ゲノム科学 (Structural Genomics)プロジェ
クトの現状”, 第 3回ワークショップ「微生物ゲノム研究
のフロンティア」，(統合ゲノム), 木更津，2月 (2001).

胡桃坂仁志，白水美香子，榎本りま，木川隆則，Vassylyev
D. G.，井上頼直，柴田武彦，倉光成紀，横山茂之: “高
度好熱菌 Thermus thermophilus HB8の網羅的タンパク
質間相互作用解析系の構築”, 第 3回ワークショップ「微
生物ゲノム研究のフロンティア」，(文部省科研費補助金
特定領域研究 (C)「統合ゲノム」), 木更津，2月 (2001).

白水美香子，田島夏織，井上みお，矢吹孝，寺田貴帆，木川
隆則，井上頼直，倉光成紀，横山茂之: “無細胞系による
高度好熱菌 Thermus thermophilus HB8タンパク質の発
現”, 第 3回ワークショップ「微生物ゲノム研究のフロン
ティア」，(統合ゲノム), 木更津，2月 (2001).

横山茂之: “RNA結合タンパク質の構造生物学”, 文部省科
研費特定領域研究 (A)第 4回公開シンポジウム「RNA動
的機能の分子基盤」，東京，2月 (2001).

濱田季之，廣田洋，古川浩康，武藤裕，芳賀達也，横山茂之:
“TRNOE法によるムスカリン性アセチルコリン受容体に
結合した低分子リガンドの構造解析研究”, 日本化学会第
79春季年会，神戸，3月 (2001).

濱田季之，廣田洋，金森審子，神奈木玲児，大坪伸将，石田
秀治，木曽真，横山茂之: “シアリルルイス Xの新規環
状誘導体の構造とセレクチン結合活性”, 日本化学会第 79
春季年会，神戸，3月 (2001).

Research Subjects and Members of Protein Re-
search Group

1. Protein Preparation

2. Protein Structure

3. Protein Function

4. Stable Isotopes

Head
Dr. Shigeyuki YOKOYAMA

Team Leaders
Dr. Shigeyuki YOKOYAMA (Protein Preparation
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Team, Protein Structure Team, Stable Isotopes Team)

Dr. Hiroshi HIROTA (Protein Function Team)

Members

Protein Preparation Team
Dr. Takanori KIGAWA

Dr. Mikako SHIROUZU

Dr. Hitoshi KURUMIZAKA

Dr. Takaho TERADA

Dr. Xinchun SHEN

Dr. Takashi YABUKI

Ms. Kyoko HASHIMOTO

Ms. Emi NUNOKAWA

Ms. Eiko SEKI

Ms. Mio INOUE

Ms. Yuriko TACHIDA

Ms. Natsuko MATSUDA

Mr. Takayoshi MATSUDA

Ms. Maki NAKADA

Ms. Mie GOTO

Ms. Satoko YASUDA

Ms. Emi Yamaguchi SIHTA

Dr. Goshi ISHIHARA

Mr. Koji KUBOTA

Ms. Ayako TATSUGUCHI

Ms. Ryoko USHIKOSHI

Protein Function Team
Dr. Toshiyuki HAMADA

Dr. Takashi WADA

Ms. Eiko MATSUMOTO

Ms. Miwako ASANUMA

Mr. Kei FUKUSHIMA

Ms. Keiko EDA

Ms. Kaori TAJIMA

Ms. Rima ENOMOTO

Ms. Reiko BAN

Ms. Mizue YAMAZAKI

Protein Structure Team
Dr. Yoshimi OHTA

Ms. Mayumi YOSHIDA

Dr. Hideaki MAEDA

Dr. Yutaka KURODA

Dr. Sergei TRAKHANOV

Dr. Yutaka ITO

Dr. Hideki HATANAKA

Dr. Kyoko INOUE

Dr. Mutsuko NIINO

Dr. Minoru HATANAKA

Dr. Chie HORI

Dr. Jun KIKUCHI

Dr. Makoto INOUE

Dr. Kengo KINOSHITA

Dr. Seizo KOSHIBA

Dr. Noriko TAMURA

Dr. Takanori TANAKA

Dr. Takashi OHTSUKI

Dr. JAE KYU YOO

Ms. Ako OKUMURA

Mr. Noboru NAKANO

Ms. Tomoko NAKAYAMA

Mr. Eisuke CHIKAYAMA

Ms. Miyuki SAITO

Ms. Yoko MOTODA

Ms. Norie FUJIKAWA

Ms. Yoshiko ISHIZUKA

Ms. Shihori YAMAMOTO

Ms. Rie NAKAJIMA

Ms. Hiroko UDA

Ms. Mihoro SAEKI

Stable Isotopes Team
Dr. Eiji GOTO

Dr. Toshiya HAYANO

Ms. Yoshiko YOSHIOKA

Ms. Kanako KUWASAKO

Dr. Satoshi AKANUMA＊

Dr. Sumiko GOMI＊

Dr. Makoto KITABATAKE＊

＊ Special Postdoctoral Researcher

in collaboration with
Dr. Yoji ARATA (Research Consultant, Genomic Sci-

ences Center)

Dr. Yo MATSUO (Bioinformatics Group)

Mr. Kazutoshi TANI (Bioinformatics Group)

Mr. Takashi OSANAI (Bioinformatics Group)

Dr. Takehiko SHIBATA (Cellular and Molecular Biology

Lab.)

Visiting Members
Dr. Yaeta ENDO (Fac. Eng., Univ. Ehime)

Dr. Seketsu FUKUZAWA (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Dr. Yoshinori HASEGAWA (Fac. Eng., Univ. Ehime)

Dr. Seiji HAYASHI (Kobe Steel)

Dr. Hiroyuki HORI (Fac. Eng., Univ. Ehime)

Dr. Fuyuhiko INAGAKI (Grad. Sch. Pharm. Sci.,

Hokkaido Univ.)

Mr. Wataru KAGAWA (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Dr. Masatsune KAINOSHO (Fac. Eng., Tokyo Metrop.

Univ.)

Dr. Gota KAWAI (Chiba Inst. Technol.)

Dr. Akinoro KIDERA (Grad. Sch. Sci., Univ. Kyoto)

Dr. Syunichi KIDOKORO (Nagaoka Univ. Technol.)

Dr. Insil KIM (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Dr. Seiki KURAMITSU (Grad. Sch. Sci., Osaka Univ.)
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Dr. Haruki NAKAMURA (Res. Cen. Struct. Biol., Inst.

Protein Res., Osaka Univ.)

Dr. Yoshifumi NISHIMURA (Grad. Sch. Integrat. Sci.,

Yokohama City Univ.)

Dr. Osamu NUREKI (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Dr. Tatsuya SAWAZAKI (Fac. Eng., Univ. Ehime)

Dr. Heisaburo SHINDO (Sch. Pharm., Tokyo Univ.

Pharm. Life Sci.)

Dr. Kunitsugu SODA (Nagaoka Univ. Technol.)

Dr. Mark SWINDELLS (InPharmatica, Ltd., UK)

Dr. Sakurako TASHIRO (Sch. Pharm., Tokyo Univ.

Pharm. Life Sci.)

Dr. Hiroyuki TOH (Biomol. Eng. Res. Inst.)

Trainees
Mr. Makoto ENDO (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Mr. Shuya FUKAI (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Mr. Takuhiro FUKAZU (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Ms. Sakurako GOTO (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Mr. Ryohei ISHI (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Mr. Ryuichiro ISHITANI (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Mr. Takuma KASAI (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Mr. Takeo KATSUKI (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Mr. Yasuhiro KATSURA (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Ms. Aya KITAMURA (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Mr. Kouichirou KODAMA (Grad. Sch. Sci., Univ.

Tokyo)

Mr. Takashi KUNISHIMA (Sch. Sci., Rikkyo Univ.)

Mr. Kazuki KURIMOTO (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Mr. Satoshi MIYAZAKI (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Mr. Takashi NAKAMA (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Ms. Mayuko OKABE (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Mr. Hirotaka SASAKI (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Ms. Aya SATO (Fac. Sci., Univ. Tokyo)

Mr. Toru SENGOKU (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Mr. Hideyasu SHINDO (Fac. Sci., Univ. Tokyo)

Mr. Yoshinori TANAKA (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)

Mr. Ryutaro YUSUNOKI (Grad. Sch. Sci., Univ. Tokyo)
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